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Introducción: El Plasmodium es un parásito oportunista y cosmopolita que 
infecta a humanos, primates no humanos y a otros vertebrados. Se conoce que 
Plasmodium brasilianum es una de las especies responsables de infectar a 
primates no humanos pudiendo causarles un tipo de malaria cuartana. Se ha 
observado que su distribución geográfica es muy frecuente en zonas circunscritas 
de América Central y la Amazonia de América del Sur en países tales como 
Panamá, Venezuela, Colombia, Guyana Francesa, Brasil y Perú. Plasmodium 
brasilianum es de particular interés debido a que sus características 
morfológicas, genéticas e inmunológicas son indistinguibles a la especie 
responsable de la malaria humana: Plasmodium malariae; atribuyéndole la 
capacidad de representar una zoonosis Objetivos: Identificar genéticamente a 
especies de Plasmodium en base al gen que codifica la subunidad 18S ARNr en 
muestras de sangre de primates no humanos en cautiverio. Diseño de estudio: El 
diseño de este estudio es observacional y transversal. Esta investigación fue un 
estudio secundario en el que se usó muestras biológicas e información de un 
grupo de primates no humanos entre adultos, jóvenes y crías de ambos sexos 
pertenecientes al género Saimiri y Lagothrix evaluados durante los años 2011 y 
2012 en algunas ciudades de Perú. Materiales y métodos: El análisis fue 
realizado mediante el software MEGA v6.0 y el programa Excel. Se realizó 
análisis descriptivo de las variables de las pruebas ensayadas usando los 
siguientes métodos: evaluación microscópica por gota gruesa, técnicas 
moleculares de PCR para confirmar la infección y secuenciamiento del gen 18S 
ARNr. Resultados: Se encontró que el 7.05 % (6/85) de primates no humanos 
estaban infectados con Plasmodium spp. En base al secuenciamiento y análisis 
filogenético molecular del gen 18S ARNr observamos infección por Plasmodium 
brasilianum en una muestra de primate Lagothrix lagotricha y por Plasmodium 
malariae en cuatro muestras de primates Saimiri sciureus. Conclusiones: 
Podemos concluir que los parásitos identificados en las muestras de estudio 
fueron Plasmodium malariae y Plasmodium brasilianum, este último 









Introduction: Plasmodium is an opportunistic and cosmopolitan parasite that infects 
humans, non-human primates and other vertebrates. It is known that Plasmodium 
brasilianum is one of the species infecting non-human primates, which could cause a 
type of quartan malaria; its geographic distribution is frequent in regions of Central 
America and the Amazon of South America in countries as Panama, Venezuela, 
Colombia, French Guyana, Peru and Brazil. Plasmodium brasilianum is a subject of 
particular interest because its morphological, genetic and immunological 
characteristics are indistinguishable from the species that causes human malaria: 
Plasmodium malariae, attributing the capacity to cause zoonosis. Objectives: 
Plasmodium species were genetically characterized based on 18S rRNA gene in 
blood samples of non-human primate captives. Study design: The design of this 
study is observational and cross-sectional. This research, as a secondary study, used 
biological samples and information of a group of non-human primates among adults 
and youngs of both sexes belonging to the genus Saimiri and Lagothrix evaluated 
during the years 2011 and 2012 in some cities of Peru. Materials and methods: The 
analysis was performed using MEGA v6.0 software and Excel program. A 
descriptive analysis of variables was carried out using the following methods: 
microscopic thick-film evaluation, PCR techniques to confirm the infection and 
sequencing of the 18S rRNA gene. Results: It was found that 7.05% (6/85) of non-
human primates were infected with Plasmodium spp. Based on the sequencing and 
molecular phylogenetic analysis of the 18S rRNA gene, we observed infection by 
Plasmodium brasilianum in a sample of primates Lagothrix lagotricha and by 
Plasmodium malariae in four samples of primates Saimiri sciureus. Conclusions: 
We can conclude that the parasites identified in the study samples were Plasmodium 
malariae and Plasmodium brasilianum, the latter previously reported as a species 
that infects non-human primates of the New World. 
 
 
 
 
